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Study on Genetic Diversity of Manglietia decidua 
O Magnoliaceae[ | 
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П 1 South China Institute of Botany[] Chinese Academy of Sciences] Guangzhou 510650[] China[] 
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Abstract Genetic diversity of Manglietia decidua Q. Y. Zheng was investigated using inter-simple se- 
quence repeat marker$] ISSR[]. Ten primers were screened from 90 primers. ISSR amplification generated 
multiple banding profiles with the 10 primers from all DNA samples] with an average of 8.1 fragments per 


primer. There were 14 polymorphic loci in the total fragments. Compared with other plants[] the genetic 
diversity of М. decidua is very low. 
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在 液 氮 中 将 叶片 研磨 成 粉 未 ， 用 改进 的 СТАВ 法 提取 DNA (Doyle, 1991). 

ISSR 引物 采用 加 拿 大 UBC 9 号 引物 。 从 100 个 引物 中 筛选 出 扩 增 条 带 清 晰 、 重 复 性 高 的 引物 10 个 
(812, 810, 815, 842, 807, 856, 835, 846, 864, 829) 对 所 有 个 体 进 行 PCR 扩 增 。PCR 反应 总 体积 为 20 
由 反应 体系 ， 其 中 包括 20 ng 模板 DNA, 10 mmol/L Tris-HCl (pH 9.0), 50 mmol/L KCl, 0.1% Triton x 100, 
1.5-2.0 mmol/L MgCl, (引物 812、810、815、842、807、856 的 Mg" 浓度 为 1.5 mmol/L; 835、846、864、 
829 的 Mg! 浓度 为 2.0 mmol/L), 0.1 mmol/L dNTPs, 296 formamide (去 离子 甲 酰胺 )，200 nmol/L 引物 
(primer) 和 1.5 单位 的 Taq B s 

PCR 反应 在 РТС - 100 96 孔 热 循 环 仪 上 进行 ， 程 序 为 : 949 预 变性 5 min Ji, PCR 扩 增 36 ~ 40 个 循 
环 。 每 个 循环 在 94% 变 性 30s，48% (812, 810, 815, 856, 807, 842) 一 49 (835, 864, 846, 829) 8 
性 45 s，72 民 延伸 90 s， 最 后 一 个 循环 结束 后 ,在 72 延伸 7 шіп, PCR 扩 增 产物 在 含有 ЕВ (19102,88) 
浓度 为 1.5% 的 琼脂 糖 胶 电 泳 ， 以 北京 晶 国 基因 公司 的 100 bp DNA Ladder (100 ~ 1 500 bp) 为 分 子 标记 。 
DNA 片断 通过 计算 机 凝 胶 成 像 系统 (LabWorks Software Version 3.0; UVP, Upland, CA91786, USA) 观察 ， 
记录 。 

13 数据 分 析 

10 个 引物 共 扩 增 出 81 条 带 ， 模 糊 带 及 弱 带 不 计 ， 每 条 带 按 存在 或 否 记 录 ， 扩 增 条 带 存在 时 赋值 为 
1， 否 则 为 0， 形成 ISSR 表 型 数据 用 于 进一步 分 析 。 利 用 POPGENE (Yeh 等 ，1999) 软件 得 出 Shannon 遗 
传 信息 指数 (Ho)、Nei 遗传 多 样 性 ( He) (Nei，1973)、 遗 传 距离 (genetic identity) 和 遗传 一 致 度 (genet- 
ic distance) (Nei，1972)、 等 位 基因 数 (Ло) 和 有 效 等 位 基因 数 (4e)、 种 水 平 的 遗传 多 样 性 H, 及 居 群 水 
平 的 遗传 多 样 性 Hs, ЗЕН WINAMOVA (Excoffer 等 ，1992) 软件 与 之 相 结 合 来 进行 种 群 遗传 结构 分 析 ， 
计算 不 同 层次 的 分 子 方差 组 分 。 

1.4 结果 

筛选 出 的 10 个 引物 在 95 个 个 体 的 DNA 模板 中 共 检 测 到 81 条 扩 增 带 ， 平 均 每 个 引物 8.1 条 扩 增 带 ， 
扩 增 带 大 小 在 300 ~ 1 200 bp (图 1)。81 条 扩 增 带 中 ， 共 有 带 67 条 ， 多 态 带 14 条 ， 多 态 百 分 率 P = 
17.28%。 种 水 平 上 遗传 多 样 性 H, = 0.0649, JE REZKOE Е ӨНЕ Hs = 0.0515，Nei 的 遗传 多 样 性 为 
0.0637, Shannon 遗传 多 样 性 指数 为 0.0936， 基 因 流 (N. -0.25 (1-6,) /G,) 为 0.9566，Nei 的 遗传 分 化 
指数 (Ca) 为 0.2072， 即 华 木 莲 的 遗传 多 样 性 大 部 分 (79.2890) 存在 于 居 群 内 ， 只 有 非常 少 的 部 分 
(20.72%) 存在 于 居 群 间 。popgene 分 析 各 居 群 的 遗传 多 样 性 指数 分 别 如 表 1。 居 群 1 与 居 群 2 的 遗传 距 
离 (genetic distance) 为 0.0272， 居 群 2 与 居 群 3 的 遗传 距离 为 0.0087， 居 群 1 与 居 群 3 的 遗传 距离 为 
0.0286, 3 个 居 群 的 遗传 距离 都 很 低 ， 反 映 出 3 个 居 群 具有 较 高 的 遗传 一 致 度 (genetic identity) 〈 表 2), 
这 与 Nei 的 遗传 分 化 指数 G, 值 低 是 相 吻 合 的 





Fig. 1 Ішег-зіпріе sequence repeat (ISSR) banding profiles obtained on 1.5% agarose gels with 
the primers 829 (а) and 812 (b). 


2 分 析 与 讨论 
21 华 木 莲 的 遗传 多 样 性 分 析 
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Table 1 Data of genetic diversity of populations 


Observed number Effective number Nei' s gene Shannon' s Information Percentage of polymorphic 
Population Number 








of alleles[] Ao[] of alleles Ae[] diversity[] He[] index] Ho[] loci[] Р/%0 
1 5 1.1111 1.0780 0.0434 0.0636 11.11 
2 71 1.1728 1.1116 0.0625 0.0925 17.28 
3 19 1.1235 1.0889 0.0484 0.0701 12.35 
теап 95 1.1728 1.1156 0.0637 0.0936 17.28 
D020000000000000000000 Hamrick [| Godi[] 198800 000000 655 


Table 2 2. кез эш П П П П П П П П П П П П П П П П П П П П П 
жылы, 000000000000 0.1500ПППППП 





opulation 1 2 3 

= n 0.9732 0.9718 ШППППППП 0.1130000000000 
2 0.0272 2 0.9914 П РПП 17.23%00000000000 0.0649 

— 3 _ 090% 0% 0000000000 0.05S0000000 


ППППППППППППППППОООППП 
0000 Michelia chapensis DD 60 00000 БӨ -РСПППППППППППП P= 
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ПП 0.35650 00000000000 0.2560 0 000 0 200308 0000000000 
000000000 Myricaria Іахўйоеа 1 ППППППППППППППППППЯЦПВП 
0000000000 0.37330 СПП 1990 00000000ООООООООООО 
D UU B U D 7 U 0 П Ophiepogten xylorrhizus О O 0000 20х30 00000 1 500 
О He] ПЭООППППППППППППППППП 426.2%0 00000000000 
0.0910 0000000000 0.1160 Lee 0 20020 0 ISSR E] 0000000000 
O Oplopanax elatusid | 0ОООООООООООООООООО 45-5ФПХЕПППППП 
0.1840 Shannon ПППППППП 0.2600 0000 МАПППППП 0.06370 Shannon 0 
ППППППП 0.0360 0ġ0ġ000000000000000000000000000 
D000000000000000000000000000000000000U000 
D00000000000000 
0000000000000000000000000000000000U00 
D000000000000000000001920000000000000000 
DODO0000000000019600000000000000000000000 
D000000019800000000000000000000000000000 
D00000000000000000000000000000000000000 
D00000000000000000000000000000000000000 
DO00000000000000000000000000000000000U0000 
D00000000000000000000000000000000000000 
D00000000000000000000000000000000000000 
D0000000000000000000000000000000000000 
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